








































































































































Low Protein  Standard Protein  Low Protein  Standard Protein 
Ingredients (g/kg DM)         
Corn  294.8  246.5  190.3  99.2 
Barley  290.0  287.8  466.0  512.8 
Wheat  200.0  200.0  200.0  200.0 
Soybean meal    137.6  195.0  65.8  113.6 
Beet pulp dehydrated  30.0  30.0  30.0  30.0 
Calcium carbonate  13.4  13.2  10.0  10.0 
Mono calcium phosphate  9.4  8.8  7.0  6.4 
Soybean oil  9.0  6.3  17.0  17.1 
L‐Valine  6.8  8.0  0.0  0.0 
Sodium chloride  4.6  4.6  4.1  4.1 
L‐Lysine HCL  4.2  2.4  3.7  2.1 
Vitamin‐Mineral mix 2  4.0  4.0  4.0  4.0 
L‐Threonine    1.6  0.8  1.2  0.5 
DL‐ Methionine  1.0  0.5  0.6  0.3 




900.1  897.1  909.9  908.4 
Crude protein  147.2  166.9  129.27  154.95 
Ether extract  24.9  26.9  39.7  43.2 
Ash  65.8  70.3  58.1  52.8 
NDF  173.3  179.9  211.8  211.6 






agen, Hilden, Germany)  following  the manufacturer’s  instructions. Mock  community 


































To circumvent  the compositional bias problem  [18,19], we applied  the Aitchison’s 
centered log ratio (clr) transformation to carry the data to a Euclidean space, after replac‐
ing zeros by adding 1 to each value. To measure differences in microbiome composition 
between  samples,  beta  diversity was  approached  through  performing  a  partial  least 































































Duroc  F2  Duroc  F2  PT  PP 
n  12  8  8  8       
Ileum 2               
Shannon index  1.53 b  1.64 ab  1.47 b  2.18 a  0.160  0.014  0.186 
Simpson index  0.61 b  0.69 ab  0.66 ab  0.81 a  0.049  0.009  0.102 
Richness 3  31.48 ab  24.38 b  31.50 ab  43.88 a  3.854  0.446  0.020 
Evenness  0.45  0.52  0.43  0.58  0.040  0.011  0.785 
Cecum               
Shannon index  3.18  3.35  3.22  3.76  0.177  0.033  0.189 
Simpson index  0.92  0.92  0.91  0.95  0.018  0.422  0.618 
Richness  90.23 b  104.88 ab  106.50 ab  134.50 a  8.973  0.010  0.013 
Evenness  0.71  0.72  0.70  0.77  0.034  0.200  0.457 
Ratio F/B  47.57  24.40  35.68  2.37  18.409  0.089  0.309 
Distal colon               
Shannon index  3.53  3.83  3.67  3.77  0.128  0.076  0.650 
Simpson index  0.94  0.96  0.94  0.95  0.009  0.047  0.742 
Richness  123.64  140.00  146.13  153.72  9.595  0.138  0.045 
Evenness  0.74  0.78  0.74  0.78  0.017  0.011  0.820 



























dynamics were  observed  in  Streptococcus  and  Bifidobacterium  (growing  phase,  Figure 
1A,B), and Clostridium sensu stricto 1 and Terrisporobacter (fattening phase, Figure 1C,D), 
which seemed  to almost exclusively colonize  the upper  intestinal  regions. Many other 
genera with similar relative abundance were found in the cecum, of which Megasphaera, 
Eubacterium, Dialister and Mitsuokella stood out in the growing phase, maintaining or even 
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ileum  (Figure 3A), cecum  (Figure 3B) and distal colon  (Figure 3C) was different when 
growing and fattening animals were compared (p < 0.001). In a similar manner, differences 
in microbial community composition between the two PTs were found in ileum and ce‐
cum segments  (p < 0.05, Figure 3A, B) but disappeared  in colon  (p = 0.171, Figure 3C); 
nevertheless, statistical differences  in genera abundance between PTs could not be de‐
tected by ALDEx analysis, regardless of intestinal segment. 
The beta diversity analysis of microbial OTUs  in  ileum, cecum and distal colon  is 


























intestinal  segment. Degree  of  interaction was  studied  through  the  number  of  genera 





























was part of a complex  trial  in which animals’ protein and  lipid metabolisms were also 
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ence of gut receptors  throughout the  intestinal  tract  [12]. The more neutral pH, slower 






























































S6. Microbial genera network  in cecum. Obtained  in pigs differing  in  their protein  intake:  (A–C) 
standard protein vs.  (B–D)  low protein and production phase:  (A,B) growing  (28.5 kg) vs.  (C,D) 
fattening (88.1 kg). Green and red edges indicate positive and negative correlations, respectively. 
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